

































育成した。この F2集団では，コメット由来の Rf遺伝子のホモ，この遺伝子とMS源助由来の rf遺
伝子のヘテロ，さらにMS源助由来の rf遺伝子のホモが 1対 2対 1に分離することが期待される。








り全 RNAを調製し，園紅の orf687の塩基配列を基に設計したプライマーペア（1F / 2R）で RT-
PCRを行い，cDNAほぼ全長を含む断片を得た。この増幅断片をプラスミドベクターへクローニン
グした後，得られた 3つのクローンについて全塩基配列を決定し，それらのコンセンサス配列をもと









そ 9kb, 7kb, 6kb, 5kbの DNA断片の泳動位置にそれぞれシグナルが観察され，6kbのものは似た大
TACベクターとプロテオーム解析を用いたダイコンの稔性回復遺伝子のクローニング 21
きさの 2本のバンドが重なっていた。個体別では，後述する 1個体の例外を除き，これらすべてのバ
ンドを持つもの（例えば図 1，個体 # 2），そこから 9kbのバンドだけを欠くもの（同，個体 # 1），




30個体中 1個体だけ観察された（図 2，個体 # 8）。このことより，この 6kbのバンドは，他のコメ





　図 3に，コメットのつぼみから調製した全 RNAを用いた RT-PCRの結果を示す。ハマダイコン
の 5’RACEの結果に基づき合成した 00Fプライマー（データ未掲載）と 2Rのプライマーのペアで，
約2.2kbのシングルバンドが増幅した。1F / 2Rプライマーによる RT-PCR産物のクローニングと
RACEのデータにより，コメット orf687の全長 cDNAの塩基配列を決定したところ，予測通り
cDNA中に687個のアミノ酸をコードする 2064bpの orfを見いだすことができた。この orf，すなわ
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図 4．Rf / rf遺伝子の推定翻訳産物のアミノ酸変異と PPRモチーフの関係
Cmt : コメット，Hmd : ハマダイコン，Enk : 園紅，Ksn : コセナダイコン，Msg : MS源助
図 2．orf687の cDNA全長をプローブとする F2集団各個体のサザン解析（続き）
注釈は図 1参照




　図 5．塩基配列からみた Rf / rf遺伝子の系統関係（UPGMA法）
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